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Туберкулез представляет собой серьезную про-
блему современной мировой эпидемиологии и 
экономики [12, 16]. С девяностых годов прошло-
го столетия для изучения геномов микобактерий 
туберкулеза (МБТ) используется полногеномное 
секвенирование [9-11, 13, 14]. 
Для обработки данных полных геномов в те-
чение последних двух десятилетий разрабатыва-
ется соответствующее программное обеспечение. 
Наиболее развитые коммерческие программные 
комплексы – DNA Star Laser Gene [3, 5-7], Partek 
[8, 15], Next Gene, Genomics Workbench. Наибо-
лее популярное открытое бесплатное программное 
обеспечение – R Bioconductor, BioPython, BioRuby, 
BioJava, Galaxy [17, 18]. 
За последнее десятилетие появились сотни бес-
платных программ-инструментов для обработки 
данных, обладающих разной вычислительной 
эффективностью и имеющих различное качество 
кода и документации. Однако специализированного 
программного обеспечения с хорошим понятным 
интерфейсом для обработки данных геномов МБТ 
немного [1, 2, 20], в том числе рассчитанного на 
врачей, микробиологов, биологов, профессионалов 
биомедицинских наук, имеющих знания пользова-
теля персонального компьютера, но не имеющих 
навыков профессионального программирования, 
работы с командной строкой и настройкой непопу-
лярных операционных систем, которыми являются 
на сегодняшний день Linux и его варианты. 
Цель работы: разработка программного обеспе-
чения для обработки данных полных геномов МБТ 
с удобным понятным пользователю интерфейсом.
Материалы и методы
Использовался язык программирования 
Python 2.7, для интерфейса была отобрана PyGTK.
(http://www.pygtk.org/). Утилиты Linux вызы-
вались командами языка Shell/Bash. Для вызова 
скриптов Linux был применен модуль Executor 
(https://pypi.python.org/pypi/executor).
Результаты исследования
Программный продукт был разработан для об-
работки  и изучения данных полных геномов муль-
тирезистентных МБТ, являющихся возбудителем 
туберкулеза в Белоруссии.
Функциональная основа программы – бесплат-
ные инструменты для биоинформатики:
1) FASTQ-dump из SRA-Toolkit 
(https://github.com/ncbi/sra-tools/wiki/HowTo:- 
Binary-Installation);
2) BWA для картирования/выравнивания пол-
ных геномов 
(https://sourceforge.net/projects/bio-bwa/files/);
3) SAMTools для конвертации файлов из SAM 
формата в BAM 
http://samtools.sourceforge.net/;
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4) VarScan для запроса вариантов с бинарного 
файла результата картирования 
(http://varscan.sourceforge.net).
Программа VarScan генерирует список одиноч-
ных полиморфизмов, составляющих мутационный 
профиль вводимого генома. Параметр –vcf позволя-
ет получить на выходе файл формата запроса вари-
антов, который, правда, требует серьезных навыков 
практического программирования и биоинформа-
тики, поддается аннотации для получения удоб-
ного отчета со списком имен генов, в которых был 
вычислен мутационный профиль. Для этого шага 
используются программы SNPEff [4], VCFAnnotator, 
Mannovar, VCFAnno [19].
Алгоритм работы разработанного программ-
ного обеспечения и его интерфейс представлены 
на рис. 1 и 2.
Разработанный программный продукт имеет 
удобный понятный пользователю интерфейс и по-
зволяет выполнять следующие задачи практиче-
ской геномики:
1) загружать файлы FASTQ по идентификатору 
SRA;
2) выполнять индексирование референсного генома 
и выравнивание загруженных данных на этот геном;
3) конвертировать полученный на предыдущем 
этапе обработки данных результат в формат BAM, 
а также сортировать и индексировать этот файл;
4) генерировать список одиночных полиморфиз-
мов (SNPs).
Заключение
Данное программное обеспечение уже исполь-
зуется для вычисления мутационного профиля 
образцов возбудителя туберкулеза в Белоруссии в 
РНПЦ эпидемологии и микробиологии г. Минска 
в рамках текущих научных проектов. Система мо-
жет быть модифицирована для использования при 
изучении геномов практически любых бактерий 
млекопитающих и человека.. 
код программного обеспечения досту-
пен бесплатно по ссылке https://github.
com/MatveySprindzuk/GenomicsSoftware
Для сотрудничества по вопросам биоинформа-
тики, консультаций и запроса расширенной версии 
программного обеспечения, пожалуйста, обращай-
тесь к автору 
msprindzhuk@mail.ru, +375 29 567 10 73
Ввод номера идентификатора нужной последовательности
и загрузка FASTQ файлов
Картирование FASTQ файлов против
проиндексированного референсного генома
Конвертация и сортировка полученных файлов
из формата SAM в формат BAM
Запрос вариантов исследуемого генома
Анализ полученных результатов посторонним
программным обеспечением
Переименование полученных файлов
и индексирования референсного генома
Рис. 1. Блок-схема функций разработанного 
программного обеспечения
Fig. 1. Functional diagram of the developed software
Рис. 2. Интерфейс программного обеспечения
Fig. 2. Software interface
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